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El Banco de Germoplasma de Hortícolas de Zaragoza (BGHZ) alberga entradas de pimiento de todas las especies cultivadas del género 
Capsicum, correspondiendo la mayor cuantía a la especie C. annuum de origen español. La gestión y utilización eficiente de esta colección 
dependerá
 
de la comprensión de la diversidad genética existente y su distribución entre individuos, poblaciones y especies. Por tanto, su 
evaluación con marcadores moleculares constituye un paso previo fundamental de cara a un uso óptimo.
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En el presente trabajo se han utilizado un total de 102 
entradas de pimiento del BGHZ, que incluyen a las 
especies C. annuum, C. chinense, C. baccatum, C. 
frutescens, C. pubescens, C. cardenasii, C. chacoense, 
C. eximium, C. galapagoense y C. tovarii. La 
caracterización molecular se realizó
 
con 55 marcadores 
microsatélites (SSR), disponibles en la bibliografía y
 
 
distribuidos a lo largo de los 12 cromosomas de pimiento. 
De los 55 marcadores SSR analizados, 14 no amplificaron o no mostraron un patrón claro en los electroferogramas
 
y 2 resultaron monomórficos. 
Los 39 marcadores polimórficos detectaron un total de 381 alelos en los 102 genotipos analizados, con un tamaño variable de 118 a 379 pb. El 
número de alelos por locus osciló
 
entre 3 (en los marcadores HpmsE120
 
y CP10023) y 23 (Hpms1-5), con una media de 9,77.
El n°
 
medio de alelos por locus (NA
 
), la heterocigosidad
 
observada (HO
 
) y el índice de diversidad de Nei (uHe
 
) 
fueron calculados en las diferentes especies del género 
Capsicum constituidas por al menos tres individuos. El 
número medio de alelos por locus osciló
 
entre 1,80 (C. 
pubescens) y 4,03 (C. annuum). Los valores de HO
 
fueron bajos y estuvieron comprendidos entre 0,03 (C. 
annuum) y 0,15 (C. pubescens). El mayor índice de 
diversidad de Nei se observó
 
para C. frutescens (0,54) 
mientras que los valores más pequeños se obtuvieron 
para C. pubescens (0,28) y C. annuum (0,42). 
El análisis de clúster permitió
 
distinguir siete grupos correspondientes a 
las principales especies abarcadas en este estudio. Todas las entradas 
de C. annuum fueron incluidas en un mismo clúster con un valor de 
bootstrap
 
del 98,1%. C. chinense y C. frutescens se perfilaron como 
especies independientes, aunque asociadas en una misma rama del 
dendrograma. C. tovarii se agrupó
 
con C. pubescens mientras que C. 
cardenasii y C. eximium aparecen formando parte del mismo clúster.
El análisis de la estructura genética para los 102 genotipos analizados 
produjo una máxima probabilidad para ΔK=2, que separó
 
los genotipos 
C. annuum de los genotipos “no-annuum”. El análisis indenpendiente
 
del 
grupo “no annuum”
 
generó
 
una probabilidad máxima para ΔK=6. Los 
seis grupos obtenidos se mostraron claramente distintos, con ninguna o 
muy poca mezcla genética, y se corresponden con las seis especies 
representadas mayoritariamente en este estudio, lo cual refleja el 
elevado grado de diferenciación existente dentro del género Capsicum. 
A su vez, el análisis de los genotipos de C. annuum, produjo una 
probabilidad máxima para ΔK=2, observándose una clara separación de 
las entradas en dos grupos correspondientes a las “annuum españolas”
 
y las “annuum del mundo”
Grupo N° loci Fuente
Hpms 20 Lee et al. (2004)
HpmsE 12 Yi
 
et al. (2006)
GPMS 8 Nagy et al. (2007)
EPMS 5 Nagy et al. (2007)
CAMS 5 Minamiyama et al. (2006)
Otros 5 Ben-Chaim et al. (2006); Stellari et al. (2010)
Grupo N°
C. chinense 14
C. baccatum 11
C. frutescens 8
C. pubescens 5
C. chacoense 7
C. eximium 2
Grupo N°
C. galapagoense 2
C. tovarii 1
C. cardenasii 1
C. annuum 
españolas 40
C. annuum 
mundo 11
Grupo N NA Ho uHe
C. annuum 51 4,03 0,03 0,42
C. chinense 14 3,18 0,12 0,44
C. baccatum 11 3,00 0,12 0,43
C. frutescens 8 3,13 0,10 0,54
C. pubescens 5 1,80 0,15 0,28
C. chacoense 7 3,00 0,11 0,49
Total 96 9,76 0,07 0,70
C1
75
C1
76
C2
79
C1
53 C
15
4
C
44
1
C
28
0
C
30
6
C
17
8
C
43
8
C1
34
C
32
3
C
13
7
C
13
5
C
16
7
C
23
2
C1
31
C5
7
C7
0
BG
Z3
26
2
C2
09
C1
30 C
60
C3
42
C1
39 C1
40
C22
8
C26
1
C1
62
C1
63
C44
3
C165 C126
C452
C23
1
C28
C366
C83
C401
C402
C449
C371C404
C166
C179
C276
C370
C143C275C159
C96C141
C1
C75BGZ1114
BGZ1174
BGZ82
C3C204
C66
C103
BG
Z280
C
43
7
BG
Z1
04
BG
Z2
15
BG
Z1
7 5
3
BG
Z9
6 6
BG
Z9
69
C
22
6
C4
32
BG
Z2
08
BG
Z4
47
BG
Z3
26
9C
27
0
BG
Z9
7BC3
41
BG
Z1
06
BG
Z9
9
BG
Z13
74
C43
1C26
6C43
3C436
BGZ181
C51
C94
BGZ2169
C331
C434
C160
C430
C224
C429
C208
C177 C268
C435
C282
C214
BG
Z284
C
106
C
87
0.05
10
0
48
99
99.9
81.9
10
099
.7
93.5
98
.1
34
C. annuum
C. chinense
C. frutescens
C. pubescens
C. baccatum
C. eximium
C. chacoense
C. t
ova
rii
C. ca
rden
asii
ANÁLISIS DE LA ESTRUCTURA GENÉTICA EN LA COLECCIÓN
C.
 an
nu
um
N
o‐
an
nu
um
ANÁLISIS DE LA ESTRUCTURA GENÉTICA EN EL GRUPO NO‐ANNUUM
C.
 ch
in
en
se
C.
 ba
cc
at
um
C.
 fru
te
sc
en
s
C.
 pu
be
sc
en
s
C.
 ch
ac
oe
ns
e
C.
 ex
im
iu
m
C.
 to
va
rii
C.
 ca
rd
en
as
ii
C.
 an
nu
um
 
m
un
do
C.
 an
nu
um
 
es
pa
ño
la
s
ANÁLISIS DE LA ESTRUCTURA GENÉTICA EN EL GRUPO C. ANNUUM
